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A erva-mate (Ilex paraguariensis S. T. Hill) gera o produto florestal não madeireiro mais importante 
do agronegócio da região Sul do Brasil. A demanda internacional pela erva-mate vem aumentando, 
favorecendo o desenvolvimento da sua produção e competitividade. A caracterização genética é 
indispensável para o estabelecimento de estratégias de conservação e melhoramento genéticos para 
essa espécie. Atualmente, diferentes ferramentas genômicas estão disponíveis para desenvolvimento 
de marcadores moleculares, sendo os microssatélites, ou SSRs (sequências simples repetidas) uma 
das mais utilizadas no estudo genético de populações. Assim, o objetivo desde trabalho foi identificar 
e desenvolver microssatélites para erva-mate. O DNA de um indivíduo foi utilizado para realizar, a 
partir da plataforma Illumina-Miseq, um total de 12.933.970 leituras. Para a sua identificação, foram 
utilizados diferentes programas: PERF, SSR_pipeline e Primer3Plus. Com o auxílio do PERF, foram 
analisadas as sequências (em arquivo fasta), totalizando 17.715 ocorrências repetidas para variados 
números de motifs repetidos. O SSR_pipeline utilizou outros arquivos de entrada (fastq) com 12.933.970 
leituras e identificou inúmeros SSRs. Assim, associando os resultados dos dois programas, pares 
de primers flanqueando os microssatélites foram desenhados no Primer3Plus para 18 marcadores. 
Alguns parâmetros especificados foram: tamanhos, temperaturas e porcentagem de GC (mínimos, 
ideais e máximos). Seis potenciais marcadores identificados serão validados para a confecção dos 
iniciadores para esta espécie. Essa ferramenta deverá ser aplicada para análises genéticas diversas, 
na caracterização genética de populações naturais e sintéticas e em bancos de germoplasma. Novos 
recursos de bioinformática poderão ser explorados para essa mesma finalidade. 
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